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論 文 の 要 旨 
大豆品種は30種類以上のフラボノール（ケンフェロールまたはケルセチン）の配糖体を葉に蓄積
し、品種によって組成が異なる。フラボノールに結合した糖にさらに糖を結合する4個の遺伝子（フ
ラボノールの3位に結合したグルコースの2"位または6"位にグルコースまたはラムノースを付加す
る遺伝子Fg1～Fg4）があり、それらの遺伝子型の特定の組合せが光合成能力、クロロフィル含量、
収量に関連することが報告されている。本研究では、ダイズおよび近縁野生種（ツルマメ）の配糖
体組成を広く調査して遺伝的多様性を明らかにするとともに、配糖体組成の異なる遺伝資源の交雑
後代を使って、フラボノール配糖体合成遺伝子の同定、クローニング、機能解析を行うともに、準
同質遺伝子系統を育成し、配糖体遺伝子と農業形質との関係についても考察した。 
 ダイズ品種「鼠莢」の葉には、フラボノールの3位に結合したグルコースまたはガラクトースの2
"の位置にグルコースが結合した配糖体が含まれるが、品種「ハロソイ」の葉には含まれない。SSR
マーカーを用いた遺伝分析により、2″にグルコースを付加する遺伝子がC2連鎖群（6番染色体）のS
att307とSat_202の間にマップされた。ゲノム情報に基づいて、候補遺伝子Glyma06g43880を明らか
にした。「ハロソイ」と「鼠莢」から当該遺伝子GmF3G2"Gtをクローニングした。両品種とも1380
塩基からなり、459アミノ酸をコードしていた。両品種間では8個の塩基が置換しており、4個のア
ミノ酸が異なっていた。遺伝子の発現量を測定したところ、「ハロソイ」の発現量は「鼠莢」の14.
6%であった。GmF3G2"Gt を大腸菌の発現ベクターに導入して得られた組換えタンパクはkaempfer
ol 3-O-glucosideをkaempferol 3-O-sophorosideに変換した。一方、kaempferol 3-O-rhamnosyl-(1→4)-[r
hamnosyl-(1→6)-glucoside] とkaempferol 3-O-rhamnosyl-(1→4)-[glucosyl-(1→6)-glucoside]は代謝せず、
2"の配糖化と4"の配糖化は両立しないことが明らかになった。塩基置換に基づいてdCAPSマーカー
を作成してFg3遺伝子に関する2組の準同質遺伝子系統（F7-50、F8-100）を育成し、光合成能力、ク
ロロフィル含量、生産力形質を測定したところ、1組で光合成能力、主茎長、分枝数、節数に差異が
認められた。さらに、Fg1（GmF3G6″Gt）遺伝子に関する2組の準同質遺伝子系統（F8-17、F8-98）
を育成し、光合成能力、クロロフィル含量、生産力形質を測定したところ、1組でクロロフィル含
量、分枝数、100粒重に差異が認められた。 
 
 ダイズ野生種（T005）は、ユニークなフラボノール配糖体組成をしており、それはFg2遺伝子の
3番目のアリル（Fg2-b）に支配されている。大豆品種「Clark」（Fg2-aアリル）と「T005」（fg2ア
リル）のF2集団の配糖体組成は3:1に分離し、配糖体組成は1個の遺伝子で支配されることが明らか
になった。SSRマーカーを用いた遺伝分析により、配糖体組成を支配する遺伝子がO連鎖群（10番
染色体）のSatt123とSatt592の間にマップされた。ゲノム情報に基づき、候補遺伝子Glyma10g33790
を明らかにしてクローニングした。両品種とも1392塩基からなり、464アミノ酸をコードしていた。
両者には1塩基の置換が認められ、1個のアミノ酸が変異していた。塩基置換を識別するdCAPSマー
カーが配糖体組成と共分離した一方、遺伝子発現量にはほとんど差が見られなかった。以上の結果
から、塩基置換がタンパクの機能を低下させた結果、配糖体組成が変化したと判断された。 
 
 幅広い遺伝資源（ダイズ国内コアコレクション79系統。国外コアコレクション80系統、ダイズお
よびツルマメ遺伝資源35系統の合計194材料）の配糖体組成をHPLC分析で調べたところ、12のパタ
ーンに分類されることが明らかになった。フラボノールの3位に結合するのはグルコースの他にガ
ラクトースがあること、ラムノースを4"位に結合する遺伝子（Fg5）が存在すること、2"の配糖化と
4"の配糖化は両立しないことを考慮し、フラボノール配糖体の新たな合成経路を提唱した。そして、
配糖体組成の12のパターンはFg1～Fg5の遺伝子のアリルの組み合わせによって説明されることを
明らかにした。 
 
 
           審   査   の   要   旨 
 
 本論文では、194系統のダイズおよびツルマメ遺伝資源の葉に含まれる主要な二次代謝成分であ
るフラボノール配糖体の組成が12のタイプに分類され、それらが配糖体合成遺伝子（Fg1～Fg5）の
遺伝子型の組み合わせで説明できることを明らかにした。また、これまで単離されていなかったF
g3遺伝子とFg2遺伝子の3番目のアリル（Fg2-b）に対応する遺伝子を単離し、構造と機能を明らか
にした。さらに、Fg1遺伝子とFg3遺伝子に関する準同質遺伝子系統を育成し、遺伝子が農業形質に
与える作用を調査した。本研究は有機化学、遺伝学、分子生物学、作物学の手法を組み合わせた学
際的な成果であり、高い学術的価値を持つため、学位授与にふさわしいと判断された。 
平成27年6月2日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最終
試験を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、
審査委員全員によって合格と判定された。 
よって、著者は博士（農学）の学位を受けるのに十分な資格を有するものとして認める。 
 
 
  
 
 
 
